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інформацію доцільно розглядати як різновид генофондової продукції, що у 
контексті збереження племінних ресурсів є однією з підстав для запрова
дження системи генетичного моніторингу з використанням широкого 
спектра генетичних тестів у генофондових популяціях домашніх тварин.

Генетичний моніторинг, генофонд домашніх тварин, ДНК-маркери, 
онтогенез

Раціональне використання племінних ресурсів у тварин
ництві набуває особливого значення для збереження біоло
гічної різноманітності, її використання в селекції. Збереження 
генетичних ресурсів домашніх тварин України безпосередньо 
пов'язане з вирішенням завдань щодо їхньої генетичної оцінки. 
Тому при реалізації програм збереження генофонду порід набу
вають важливого значення методи генетичного дослідження, 
їхнє послідовне застосування в генофондових популяціях ство
рює систему генетичного моніторингу, який покликаний 
вирішувати широке коло завдань [1,2].

Основу генетичного моніторингу в конярстві, скотарстві, 
свинарстві, вівчарстві і птахівництві України створює генетич
на експертиза походження та аномалій племінних тварин, яка є 
невід'ємною частиною племінної справи у тваринництві. 
Відповідно до Закону України "Про племінну справу у тварин
ництві" генетична експертиза охоплює всіх суб'єктів племінної 
справи у тваринництві.

Матеріал і методика досліджень. У загальному плані особли
вості генетичних досліджень при аналізі генофонду сільськогос
подарських тварин розглянуто з точки зору вирішення завдань 
щодо оцінки специфіки племінних ресурсів на рівні видів, порід 
і внутрішньопородних структур через визначення їхнього алело- 
фонду, оцінки ступеня консолідації і диференціації порівнюва
них груп тварин, ступеня дивергенції, дійсних відмінностей ге
нофондів. Підходи до популяційного аналізу племінних ресурсів 
використано для формування методичних засад оцінки попу
ляцій за мінливістю, повторюваністю, успадковуваністю і коре
лятивними зв'язками селекційних ознак. Вони розглядаються як 
інтегральний критерій генетичного потенціалу тварин за тими 
ознаками, які пов'язані зі специфічністю досліджуваного 
племінного матеріалу.
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Результати досліджень. Визначено, що у генофондових попу
ляціях добір спрямовується на збереження генетичної різно
манітності, тому перевага віддається тваринам, типовим для 
відповідних порід, але з певними генетичними відмінностями. Це 
можуть бути представники різних внутрішньопородних типів, 
споріднених груп (ліній, родин), а, враховуючи перспективи 
біотехнологїї, також і певних клонів. Одним з критеріїв такої ге
нетичної різноманітності виступають генетичні маркери. І не
обхідно підкреслити, що головне призначення аналізу генофонду 
порід за генетичними маркерами полягає не стільки у порівнянні 
їх алелофондів, скільки у дослідженні генетичних процесів, які 
відбуваються в стадах у зв'язку з методами їхнього розведення.

Генетичний моніторинг, окрім контролю за генетичною ситу
ацією в генофондових стадах, дає наукову інформацію про роз
поділ і рух спадкового матеріалу в поколіннях, інші генетичні за
кономірності. Таку інформацію доцільно розглядати як один з 
видів генофондової продукції, що є однією з підстав для запрова
дження в генофондових популяціях системи генетичного моніто
рингу з використанням широкого спектра генетичних тестів.

Як генетичні маркери для дослідження генофонду викорис
товують еритроцитарні антигени, лімфоцитарні антигени — ан
тигени головного комплексу гістосумісності І—IV класів, анти
гени тромбоцитів, алотипи білків сироватки крові, поліморфні 
системи білків молока і яєць птиці, мікросателітні та структурні 
фрагменти ДНК.

Як елемент генетичного моніторингу при збереженні 
племінних ресурсів тварин доцільно застосовувати популяційний 
аналіз особливостей індивідуального розвитку. Певний тип онто
генезу може виступати інтегральним показником, що відображає 
властивості організму тварин як єдиного цілого [7]. Такий тип, 
складниками якого є інтенсивність та інші параметри росту, 
швидкість досягнення фізіологічної зрілості тощо, значною 
мірою визначається генетичною специфікою тварин, що створює 
реальні передумови для ранньої оцінки їхнього генотипу.

Найбільш визначальним періодом в онтогенезі тварини, 
періодом найвищої активності генів, якою забезпечуються 
фундаментальне закладання і розвиток основних функціональ
них систем організму, є ембріогенез, тому вивченню генетич
них аспектів даного періоду розвитку необхідно приділити
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значну увагу. Так, зокрема, аналізуючи мінливість тривалості 
ембріонального періоду ряду порід великої рогатої худоби і ко
ней, виявили, що для обох видів аналогічними є відмінності 
між породами: було встановлено відносно меншу тривалість 
ембріогенезу у молочної худоби та верхових порід коней, а по
довжену — у великої рогатої худоби комбінованого і м'ясного 
напрямків продуктивності та у коней ваговозних порід [4]. Пев
ного своєрідністю за даною ознакою характеризувалась абори
генна сіра українська худоба, середня тривалість ембріогенезу 
якої займає проміжне положення порівняно з іншими порода
ми і наближена до середнього значення для виду Воа (аигия.

Ймовірним поясненням виявленого зв'язку може бути те, що 
досліджений показник ембріонального періоду характеризує 
належність окремої групи тварин до певного конституційного 
типу [3]. Тобто характеристику ембріогенезу доцільно розгляда
ти як критерій для оцінки особин за їхнім природним спадково 
зумовленим типом метаболізму. А отже, цілком логічною є 
можливість використання тривалості ембріонального розвитку 
при оцінці генофонду сільськогосподарських тварин для більш 
детальної конституційної характеристики представників поро
ди або міжпородних гібридів на популяційному рівні.

Роль біохімічного поліморфізму для дослідження особливо
стей генофонду порід полягає в одержанні інформації про 
ступінь їхньої мінливості і диференціації. Так аналізом гено
фонду восьми заводських і аборигенних порід великої рогатої 
худоби за 18 генетико-біохімічними системами [5] встановлено, 
що найбільший рівень середньої гомозиготності — 0,146 спос
терігався у галловейської породи, а найменший — 0,125 — у си- 
менталів, 0,128 — у сірої української і голштинської порід, 0,130 — 
у якутської, 0,133 — у червоної польської, 0,137 — у червоної сте 
пової і 0,138 — улебединської. Близькість сірої української худоби 
до сименталів і лебединців пов'язана з її участю у створенні цих 
порід, а подібність її генетичної структури з якутською породою, 
очевидно, пояснюється певними генетичними процесами, які 
відбуваються у зв'язку із нечисленністю цих порід і розведен
ням у закритих популяціях. Зокрема, для сірої української і гал
ловейської худоби виявили наявність рідкісного варіанта гранс- 
ферину Р. Схожість між голштинською і червоною степовою 
породами можна пояснити значною неоднорідністю їхніх гено
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фондів, про що свідчать значні відмінності між окремими ста
дами цих порід.

У системі збереження генофонду тварин великого значення 
набувають ДНК-технології. Про актуальність досліджень, які 
спрямовано на розроблення процедур ДНК-діагностування, 
свідчить те, що у США, Німеччині, Данії, Японії, інших країнах 
діють спеціальні програми з вивчення генів, які прямо зумов
люють або опосередковано пов'язані зі спадковими захворю
ваннями і господарськи корисними ознаками. Генетичний 
моніторинг у породі створює передумови для запобігання роз
повсюдженню спадкових дефектів, значно поширених у голш
тинської худоби. З цією метою необхідно впровадити атестацію 
плідників за спадковими хворобами, яка, наприклад, в Європі 
та США охоплює два захворювання, а в Японії — сім.

Крім генетичного маркірування в системі моніторингового 
тестування тварин необхідно здійснювати дослідження полі
морфізму структурних генів, зокрема алельних варіантів капа- 
казеїну, бета-лактоглобуліну, гормону росту, лептину, гіпофі- 
зарно специфічного фактора транскрипції РІТ-1, міостатину 
для системної сертифікації племінних ресурсів порід з паспор
тизацією спермопродукції плідників. Аналіз за цими генами ге
нетичної структури ряду аборигенних порід України показав їхню 
специфічність. У сірої української породи відзначено підвищення 
частоти алеля В у бета-лактоглобуліновому локусі, А — у локусі 
РІТ-1. Білоголова українська порода вирізняється відносно 
підвищеною частотою алеля А в лептиновому локусі [6].

Особливу роль відіграє в генетичному аналізі порід міто- 
хондріальний поліморфізм ДНК. Оскільки мітохондрії переда
ються лише через матерів усім нащадкам, їм невластиві дип
лоїдність, мейоз і рекомбінації. Тому порівняння успадковуваних 
по материнській лінії рестриктних варіантів мітохондріальної 
Д Н К в породах дає можливість встановити історію породоутво
рення, дослідити взаємодію між популяціями, одержати до
стовірну картину мутаційної мінливості.

Висновок. На сучасному етапі реорганізації племінної служ
би в тваринництві України ДНК-технології стають одним з 
ключових факторів, що забезпечують не тільки генетичну екс
пертизу походження, а й реалізацію комплексу завдань у сис
темі збереження генетичного різноманіття тварин щодо аналізу
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структури порід, виявлення їхнього генетичного потенціалу, 
визначення генофондового статусу суб'єктів племінної справи у 
тваринництві. З цією метою необхідним вважається перехід на 
ДНК-тестування, передбачивши поглиблення роботи з гене
тичної експертизи по всіх видах тварин. При розробленні такої 
програми слід орієнтуватись на здійснення постійного генетич
ного моніторингу в структурах вищої форми організації 
племінної справи тваринництва України — генофондових ста
дах та забезпечення функціонування національного надбання — 
банку генетичних ресурсів тварин при Інституті розведення і 
генетики тварин УААН.
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ГЕНЕТИЧЕСКИЙ МОНИТОРИНГ ПРИ СОХРАНЕНИИ ПЛЕ- 
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движении наследственного материала в поколениях, других генетических 
закономерностях. Такую информацию целесообразно рассматривать как 
один из видов генофондовой продукции, что в контексте сохранения пле- 
менньїх ресурсов является одним из оснований для внедрения системи гене- 
тического мониторинга с использованием широкого спектра генетических 
тестов в генофондовьіх популяциях домашних животньїх.

Генетический мониторинг, генофонд домашних животньїх, ДНК- 
маркерьі, онтогенез

С Е ^ Т ІС  МОМТОКШ С Ш  РКЕ8ЕКУАТІСЖ ОР АММАЬ РЕБІ- 
СКЕЕ К Е801Ж СЕ8. Коруїоу К.У, 2аЬ1исіоузкуу У.У.

ВезШез а сопігої /ог §епеІіс зііиаііоп іп апітаї §епе рооі кепі.і §епе(іс 
гезеагск £іує,ч а зсіепіі/іс іп/огтаїіоп аЬоиі йізІгіЬиІіоп апсі тоVетепі о/ ке- 
гііаЬІе таїегіаі Ікгощк ̂ епегаїіопз апсі аізо сопсегпіп§ оікег %епеІісаІ Іат. її 
із ехресііепііу Іо сопзійег зиск іп/огтаїіоп аз а кіпсі о/%епе /ипсі ргосіисііоп 
апсі ікіз із а Ьазе/ог іпігосіисііоп о/§епеІіс топіІогіп§ зузіет изіп§ тсіе зрес- 
Ігит о/§епеІісаІ Іезіз іп §епе рооі рориіаііопз/ог ргезеп’аііоп о/сіотезііс апі
таї рейі&гее гезоигсез.

Сепеііс іпопііогіпд, §епе рооі оГ (іотезііс апіпіаіз, Б^А-тагкегз, опіо- 
§ЄПЄ8І8

УДК 575.113:636.03 
К.В. КОПИЛОВА
Інститут розведення і генетики тварин УААН

ВПРОВАДЖ ЕННЯ 
У ПРАКТИКУ ТВАРИННИЦТВА ГЕНЕТИЧНОЇ 

ЕКСПЕРТИЗИ ЗА ДНК-МЕТОДАМИ

Розглянуто питання доцільності впровадження обов'язкової генетич
ної експертизи племінного матеріалу за сучасними ДНК-методами. 

Генетична експертиза, мікросателіти, ДНК, праймери
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